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Respiratory syncytial virus (RSV) is common cause of acute respiratory infection in 

infants and young children. Group life in postpartum care centers is easily exposed

to infectious diseases in neonates and puerperds immediately after giving birth, 

and the harm caused by exposure to them is much greater. In particular, respiratory 

diseases are highly infectious and infections occur in a short period of time. among 

them, RSV infections are very serious in children under 5 years of age, leading to 

death. This paper studied an infection of RSV in outbreaks at postpartum care 

center in Busan. In 4 postpartum care centers, a total of 877 people (390 

neonates, 386 puerperds, 106 others) were exposed to RSV outbreak. Of these, 

there were 73 RSV-positive patients; most of them had cough and runny nose 

and no fever. We were collected from neonates and puerperds with acute 

respiratory tract a total of 146 samples (throat swabs). In 51 samples, RSV (43 

cases), human rhinovirus (6 cases), human coronavirus NL63 (1 case), and 

human coronavirus 229E (1 case) were found to be positive and the rest were 

negative. All 43 RSV positive samples were identified as RSV B. Sequence analysis 

of the detected strains was performed to confirm the molecular genetic 

information of RSV. Out of 43 RSV positive samples, 38 samples were successfully 

sequenced using the G gene, resulting in all of the same genotype BA9. This 

study provides a better understanding of RSV prevalence patterns and genetic 

characteristics. It also contributes to the accumulation of epidemiological data 

and the development of public health and hygiene. 
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INTRODUCTION

우리나라는 출산 후부터 6주 이내(산욕기)의 기간 동안 산모를 임신전의 상태로 회복시키

는 ‘산후조리’라는 문화가 있다. 산후조리 초기의 형태는 대부분 가족에 의한 돌봄 형태였

다. 그러나 최근 여성의 사회진출, 핵가족 증가, 병원 분만의 보편화, 고령초산부를 위한 전

문적인 산후관리 요구도 증가, 그리고 산후조리를 도와주던 부모세대의 여건변화 등 사회

적 시대적 환경의 변화로 인하여 가정 내에서의 산후조리가 어려워졌다 (1). 그래서 생겨난 

것이 산후조리원이다. 이러한 산후조리원은 1996년 신고제로 개설된 이후 2006년 모자

보건법 개정으로 관리되기 시작하였다. 하지만 산후조리원에서의 집단생활은 감염성 질환

에 쉽게 노출이 되는 경향이 있다. 특히, 호흡기질환은 감염성이 매우 높아 단시간에 쉽게 

이환이 되는 특성이 있기 때문에 면역이 저하된 산욕기의 산모와 출생 직후의 신생아에게

는 치명적일 수 밖에 없다.
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보건복지부의 ‘산후조리원 감염 현황 자료(2018년)’에 따르면, 2014년에서 2018년 동안 산후조리원 내 집단 감염을 일으키는 원인으로 

호흡기계 질환(510건, 66.7%)이 가장 많은 부분을 차지하며 장관계 질환(24.3%), 구강칸디다, 뇌수막염 등의 기타질환(9.0%) 순이

었다. 특히, 호흡기계 질환으로 인한 산후조리원 집단감염 발생은 총 510건 중 340건(66.7%)이었고 이 중 259건이 호흡기세포융합바

이러스(respiratory syncytial virus, RSV)에 의한 것이었다 (2). 이렇듯, 매년 RSV 유행시기만 되면 산후조리원에서의 RSV 집단감염이 

사회적 이슈가 된다. 그럼에도 불구하고, 산후조리원이 1996년 처음 등장한 이후 전국적으로 564곳(2018년 기준)으로 늘어났으며 출

산한 여성의 75.1%가 육아에 시달리지 않고 편하게 산후조리를 할 수 있다는 이유로 산후조리 시 산후조리원을 이용하는 것으로 나타났

다 (3). 부산의 경우, 산후조리원 총 30개소(2017년 8월 기준)가 운영이 되고 있으며 하루 평균 이용인원 568명, 연간 이용인원은 

41,314명이다 (4). 

RSV로 인한 집단발생을 처음으로 인지한 사건은 1941년에 Admas가 보고한 것으로 추정이 되는 데, 1937년 미국 minneapolis의 병원

에서 32명의 영아(대부분 4-12주 생) 중 4명이 폐렴으로 사망하였고 이들 모두 RSV 감염의 특징인 기관지 상피세포에서 세포질 합포체

가 발견되었다 (5). RSV는 1955년 감기와 유사한 증상을 보이는 실험실 침팬지의 콧물에서 처음 분리되었고, 분리된 바이러스를 배양하

여 그 배양액을 다시 침팬지 비강에 접종했을 때, 감기유사증상 및 항체 형성이 확인되어 초기에는 chimpanzee coryza agent로 명명되

었다 (6). 이후 후두기관지염과 폐렴증상을 가진 환자에서 분리되어 동물뿐만 아니라 사람에게도 질환을 일으킨다는 것을 확인하고, 조직

배양 상 합포체형 세포병변(syncytial cytopathic effect)이 나타나는 특성이 있어 RSV라 명명되었다 (6, 7). 

일반적으로 RSV는 전 연령이 감염되는 바이러스로, 그 증상으로는 가벼운 감기 증상부터 기계를 사용하여 인공적으로 공기를 폐 안으로 

넣는 등의 행위를 요하는 심각한 증상을 보이다 결국엔 사망에 이르기도 한다 (8). 영유아기의 RSV 감염 시 감염된 환아의 약 20~40%

는 모세기관염이나 폐렴증상이 있으며 콧물, 미열, 기침, 천식 등의 증상을 보인다고 한다. 그리고 소아기의 RSV 감염은 심각한 급성 하

부 호흡기 감염(acute lower respiratory infections)을 유발하는 것으로 알려져 있다 (9, 10). 또한 신생아기의 RSV 감염은 재발성 천

명 및 천식의 발생과 관련이 있다고 하며 RSV의 전형적인 감염증상이 없는 것으로 보고되고 있다 (11). 그래서 산후조리원에서 생활하는 

신생아의 경우 RSV 감염 시 전형적인 증상이 없기 때문에 상태를 주의 깊게 살펴보지 않으면 RSV로 인한 집단 감염의 가능성을 항상 내

포하게 된다. 

이에 본 연구는 2018년 부산지역의 산후조리원에서 발생한 신생아 RSV 집단감염 사례들의 역학적 특성을 파악하여 산후조리원의 RSV의 

감염 및 예방대책을 위한 기초자료가 되고자 한다. 그리고 2017/2018절기에 유행한 RSV의 분자생물학적 특성을 살펴본 후, 국내 · 외 

연구와 비교하여 국내 유행 RSV의 유전적 다양성을 규명하고자 한다.

MATERIALS AND METHODS

연구대상

2018년 부산지역 산후조리원에서 발생한 4건의 RSV 집단감염을 대상으로 연구를 실시하였다. 감염병의 예방 및 관리에 관한 법률 제 4

조에 의거, 감염경로 및 감염증상 등을 파악하기 위하여 역학조사를 실시하였고 역학조사대상자는 첫 증상 발생일에서 최대 10일 이전

(잠복기)부터 전파 차단조치(신생아실 폐쇄)가 이루어진 날까지 산후조리원에 입소한 사람으로 한정하였다. 그리고, 진단을 위하여 RSV 

감염증에 부합되는 임상증상을 가진 의심환자들로부터 채취된 인후도찰물을 대상으로 호흡기바이러스 8종 검사를 진행하였다.

핵산추출 및 유전자 진단

병원체의 핵산은 의심검체 140 μl을 QIAamp viral RNA mini QIAcube kit (QIAgen, Hilden, Germany)를 이용하여 제조사의 매뉴

얼에 따라 QIAcube (QIAgen, Hilden, Germany)로 추출하였다. 추출된 핵산은 Multiplex real-time PCR/RT-PCR kit (KoGene 

BioTech, Seoul, Korea)를 이용하여 adenovirus (ADV), human bocavirus (hBoV), parainfluenzavirus-1,2,3 (PIV-1, 2, 3), human 

coronavirus-229E, OC43, NL63 (hCoV-229E, OC43, NL63), respiratory syncytial virus-A,B (RSV-A, B), human metapneumovirus 

(hMPV), human rhinovirus (hRV), influenzavirus-A/H1N1pdm09, A/H3N2, A/H5N1, B (IFV-A/H1N1pdm09, A/H3N2, A/H5N1, 

B)의 8종 16아형을 대상으로 검사하였다. 핵산을 진단키트에 첨가한 후, 실시간 유전자 증폭기 ABI 7500 Fast System (Applied 

Biosystems, Foster City, CA, USA)를 이용하여 해당 매뉴얼에 따라 유전자 진단을 진행하였다. 
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유전자 염기서열 분석

RSV의 염기서열 분석을 위해서 DiaStar 2X OneStep RT-PCR Pre-Mix Kit (SolGent, Daejeon, Korea)로 conventional RT-PCR을 

수행하였다. 사용한 primer는 Table 1과 같다. PCR 반응은 50℃ 30분 1회로 cDNA를 합성 한 후, 95℃ 15분 1회, 95℃ 20초, 54℃ 40

초, 72℃ 1분 40회, 72℃ 5분의 조건으로 실시하였다 (12). PCR 산물은 1% agarose gel (Invitrogen, Waltham, MA, USA)에서 전기

영동 하였고 결과는 Image analyzer (Geldoc XR image system, BIO-RAD, Hercules, CA, USA)로 PCR band를 확인하였다. 

PCR 증폭산물을 염기서열분석(Macrogen, Seoul, Korea)을 의뢰하여 확인된 분석된 염기서열은 NCBI (National Center for Biotechnology 

Information)의 BLAST (Basic Local Alignment Search Tool)를 이용하여 GenBank database에 등록되어 있는 기존에 보고된 표준 

주 염기서열과 상동성을 확인하였으며, ClustalX (Toby Gibson EMBL, Heidelberg, Germany)를 이용하여 유전자 거리 측정과 multiple 

alignment를 수행하였다. 계통분석은 MEGA (Molecular Evolutionary Genetic Analysis) software (version 4.0, Arizona State 

University, Tempe, USA)를 사용하여 Maximum composite likelihood의 근린결합분석(neighbor-joining: NJ)방법으로 시행하였다. 

계통수 분지에 대한 지지도 측정을 위하여 부스트랩(bootstrap)값을 1,000회 반복하였다. 

기존에 보고된 문헌을 참고하여 28개의 표준주와 본 연구에서 확인한 RSV의 염기서열을 비교하였다 (13-15).

RESULTS AND DISCUSSION

집단발생의 역학적 분석

2018년 부산시 관내에서 발생한 4건의 집단발생 의심환자군을 대상으로 사례를 조사한 결과, A 산후조리원에서는 노출인원 100 명중 

RSV 양성자가 3명(3.0%), B 산후조리원에서는 노출인원 210명 중 34명(16.2%), C 산후조리원에서는 노출인원 245명 중 8명

(3.3%), D 산후조리원에서는 노출인원 322명 중 28 (8.7%)명으로 확인되었다(Table 2). A~D의 산후조리원에서 RSV가 검출된 환자

는 총 73명이었으며 이들 중 입원환자는 52명, 외래환자 20명, 무증상자는 1명으로 나타났다. 또한 입원환자들의 입원기간은 짧게는 3

일, 길게는 43일이었으며 평균 입원일은 9일이었다(Table 3). 4곳의 산후조리원 중 B 산후조리원에서 발병률이 높게 나왔는데 이 곳은 

임산부실이 44개(A: 22개. C: 50개, D: 39개)로 비교적 많은 인원을 수용할 수 있는 곳이기도 하였고 이 시기(2018년 2월 말에서 3월 

초)에 전국적으로 RSV의 검출률이 높았던 것으로 확인되어 그 영향이 미친 것으로 보인다. 

Table 1. List of primers used in this study

Primer Sequence (5’-3’) Application Target genes Reference

G (151-173)F CTG GCA ATG ATA ATC TCA ACT TC One-step

RT-PCR
G [12]

F (3-22)R CAA CTC CAT TGT TAT TTG CC

Table 2. The summary of the outbreaks

Group Group A Group B Group C Group D Total

Exposed persons 100 210 245 322 877

Neonates 42 92 105 151 390

Puerperds 42 91 105 148 386

The others 16 27 35 23 106

Suspected patients 10 54 23 99 186

No. of RSV detection 3 34 8 28 73

RSV-attack rate (%) 3.0 16.2 3.3 8.7 9.0

RSV: respiratory syncytial virus
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RSV 집단발생이 일어난 산후조리원에서의 감염병 발생신고는 대부분 RSV 감염 최초발생 이후 3~5일 이내에 이루어졌다. 그러나 D 산

후조리원의 경우, 비슷한 호흡기 증상이 신생아들에게 지속적으로 발생했음에도 불구하고 산후조리원 내부에서는 감염병 발생을 인지 하

지 못하였다. 오히려, 커뮤니티를 통하여 사례가 공유된 부모들이 신고를 주관한 케이스이다. 그래서 적절한 시기에 조치가 취해지지 않

아 RSV에 노출된 인원이 가장 많았고 발병률이 두 번째로 높은 것으로 나타났다. 

산후조리원에서의 RSV 집단발생 원인으로는 시설부분과 운영부분에서 살펴볼 수가 있었다. 시설부분으로는, 모성의 보호화 자녀의 건강

에 관하여 필요한 사항을 규정한 법률인 모자보건법의 시행규칙 별표 3에는 ‘산후조리원의 인력 및 시설기준(제 14조 관련)에 따라 영유

아실 공용면적(세면대, 목욕을 위한 곳, 수유를 준비하는 곳 등 영유아의 개인용 공간이 아닌 곳을 말함)을 제외한 영유아실의 면적은 영

유아 1명당 1.7 ㎡ 이상이어야 한다’고 명시되어 있다. 그러나 이 조항에는 2017년 7월 1일 이전에 산후조리업을 신고한 산후조리원은 

해당되지 않는다. 본 연구에서 집단발생 한 산후조리원 4곳 모두 2017년 7월 1일 이전에 설립되었기 때문에 신생아 요람(bassinet) 간

의 공간이 충분히 확보되지 않은 것으로 확인되었다. 이는 비말전파 예방을 위한 침상 간 공간이 확보되지 않은 것을 의미하며 신생아 간

의 비말 전파로 인한 RSV 감염 가능성을 배제할 수 없다. 

운영부분으로는 산후조리원에서 bassinet 운영 시, 새로 들어오는 신생아나 퇴실하는 신생아 수에 따라 그 위치가 수시로 이동되는 등 위

치가 고정되어 있지 않다는 것이다. 이는 2017년 7월 변경된 산후조리원의 시설기준을 따라 영유아 개개인의 공간을 확보한다고 하더라

도 bassinet 위치가 수시로 이동된다면 감염병 발생 시 전파 범위가 넓어져 집단발생의 규모가 커질 수 밖에 없다. 그리고 상주의사의 부

재가 또 다른 원인이 될 수 있다. 4건의 집단발생에서 RSV에 감염된 신생아 70% 이상이 산후조리원을 퇴원한 후 근처 대학병원이나 비

교적 큰 규모의 종합병원에 입원했다. 산후조리원은 의료시설이 아니기에 상주의사가 없다. 그렇기 때문에 신생아의 상태를 면밀하게 관

찰하고 진료하는 부분은 부족할 수 밖에 없다. 

임상증상에 따른 분석

RSV 양성자의 증상을 확인한 결과 발열, 콧물, 코막힘, 기침, 재채기, 천명, 숨가쁨. 가래, 쉰 목, 폐렴 등을 보였으며, 주 증상으로는 기침, 

콧물, 코막힘으로 나타났다(Table 4). 전 연령을 대상으로 RSV의 임상증상 특성을 확인한 기존 연구에서는 주 증상은 발열이었으며, 기

침, 콧물, 가래가 유의성이 있는 것으로 보고하고 있다 (16). 본 연구에서도 기침과 콧물은 주요 증상으로 보였으나 발열의 경우, RSV 양

성자(70명) 중 5명(7.1%)에서만 나타났다. 발열을 나타낸 환자는 주로 산모로 확인되며, RSV 양성자 중 많은 부분을 차지하는 신생아

에서는 발열은 주 증상이 아닌 것으로 판단된다. 신생아를 대상으로 진행한 국내 연구에서도 RSV 감염 환아에서 나타나는 흔한 임상증상

은 기침이었으며 발열은 거의 없는 것으로 보고하였다 (11). 이러한 특성으로 보아 RSV 유행시기에는 산후조리원 내 신생아에서 발열이 

없고 경미한 호흡기 증상을 나타낸다면, RSV 감염여부 확인이 필요할 것으로 보인다.

병원체 검출 현황

2018년 부산시 관내에서 발생한 4건의 집단발생 의심환자군 중 146건의 검체를 수집하였다. 이들 중 RSV가 확인된 검체는 43건으로 

모두 RSV-B으로 확인되었다. 그리고 hRV가 6건, hCoV가 2건 검출되었다(Table 5). hRV는 급성호흡기감염증을 일으키는 주요 바이러

스 중의 하나이며 IFV 유행 시기에는 검출률이 현저하게 떨어지나 연 중 검출되는 바이러스이다. hCoV는 비교적 동절기에 검출되며, 아

형별 계절특이성은 비교적 없는 것으로 알려져 있다 (17). 

Table 3. Medical care utilization characteristics of respiratory syncytial virus positive patients 

No. of cases (%) Characteristics

Inpatients 52 (71.2)

Minimum and maximum duration of hospitalization (day) 3-43

Mean duration of hospitalization (day) 9

Hospitalization > 7 days (No.) 30 

Outpatients 20 (27.4) -

Asymptomatic patient   1 ( 1.4) -

total 73 (100) -



JBV Journal of

Bacteriology and Virology VOL 50. NO 2. June 2020

128 Copyright � 2020 Journal of Bacteriology and Virology

hRV와 hCoV가 검출되었음에도 불구하고 RSV로 인한 집단감염만 발생한 이유로 RSV의 잠복기가 2~8일로 hRV나 hCoV에 비하여 비

교적 길고 호흡기증상이 나타나기 수일 전부터 바이러스를 배출할 수 있기 때문인 것으로 판단된다. 또한, RSV 집단발생이 확인된 시기

가 1~3월 사이로 RSV 유행시기(주로 10월에서 이듬해 3월)가 일치함에 따른 것으로도 보인다. 

HRSV의 염기서열 분석 및 계통분석

RSV는 Paramyxoviridae 과, pneumovirinae 아과, Pneumovirus 속에 속하며 비분절, lipid envelop으로 둘러싸인 단일가닥 negative- 

sense RNA 바이러스이다 (18). 그리고 11개의 단백질을 암호화하는 10개의 유전자들을 지니고 있는데, 이 중 표면 당단백질인 G단백

질과 F단백질의 항원적 차이에 의해 RSV-A와 RSV-B의 두 개의 혈청형으로 나뉜다 (19). F 단백질은 변이가 적은 반면, G 단백질은 고변

위부위(hypervariable region)가 존재하고 있어 G 단백질을 인코딩하는 G 유전자는 변이가 큰 편이다 (12). 본 연구에서도 RSV 염기서

열 분석을 위하여 G 유전자를 target으로 하였고 G gene C-terminal 부위의 두 번째 hypervariable region (second variable region, 

SVR)을 증폭하였다.

146건의 RSV 의심환자 검체를 검사한 결과, RSV가 확인된 건은 43건이었으며. 이 중 38건만이 유전자 증폭이 되었다. RSV는 동절기에 

유행하는 바이러스로, RSV의 발생양상 등의 추이를 파악할 때는 주로 절기로 확인한다. 2017/2018절기에 해당하는 본 연구에서 확인

된 38건의 RSV-B의 염기서열을 분석한 결과, 모두 BA9 genotype로 확인되었으며 전체적으로 기존에 보고된 분리주와 93.9~99.2%의 

상동성을 보였다. 그리고 Yun (15)의 연구를 통하여 표준주로 등록된 3개의 BA 9 genotype (MK947354, MK947338, MK947344)

과 본 연구에서 확인된 분리주가 같은 범주로 묶이는 것으로 확인되었다(Fig. 1). 이는 Yun (15)의 표준주와 본 연구의 분리주가 같은 절

기인 2017/2018절기에 분리되었기 때문으로 분석된다. 

RSV-B는 G 단백질에서의 항원과 게놈 서열의 차이에 따라 35개의 genotype (GB1-13, BA1-14, CB-B, SAB1-4, THB, URU1-2)이 존

재한다 (20). 이 중 BA genotype은 1999년도에 부에노스아이레스에서 첫 분리 되어 전 세계적으로 가장 많은 비중을 차지하고 있으며, 

G gene 의 C-terminal 부분에 60개의 nucleotide duplication을 포함하는 genotype이다 (21). BA genotype은 현재까지 14개의 

Table 4. Symptom-wise distribution of patients

Symptom

No. of patients
Total

(n=73)Group A

(n=3)

Group B

(n=34)

Group C

(n=8)

Group D

(N=28)

Fever (>38℃) - 1 1 3   5 (6.8%)

Runny nose 1 18 8 19 46 (63.0%)

Nasal obstruction 2 7 2 11 22 (30.1%)

Cough 3 30 8 19 60 (82.2%)

Sneezing - 6 2 5 13 (17.8%)

Wheezing - 5 - -   5 (6.8%)

Dyspnea 1 1 1 -   3 (4.1%)

Sputum 1 5 - -   6 (8.2%)

Sore throat - 1 - -   1 (1.4%)

Pneumonia - - - 3   3 (4.1%)

Table 5. Detection status of respiratory pathogens

Total ADV hBoV PIV RSV IFV hCoV hRV hMPV

No. of detection 51 0 0 0 43 0 2 6 0

% 34.9 0.0 0.0 0.0 29.5 0.0 1.4 4.1 0.0

ADV: adenovirus, hBoV: human bocavirus, PIV:parainfluenza virus, RSV: respiratory syncytial virus, IFV: influenzavirus, 

hCoV: human coronavirus, hRV: human rhinovirus, hMPV: human metapneumovirus, 
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genotype 으로 분류되어 있으며 (20), 본 연구에서 확인된 BA9 genotype은 BA4 genotype에서 재 분류 된 genotype 으로 일본에서 

2006/2007 절기에 채취된 호흡기 검체에서 처음 확인되었다 (22). 국내에서는 2005/2006절기 (15), 중국 2006년 (23)에 확인 된 것

으로 보고하고 있다. 

국내에서 진행된 RSV genotype 연구 초기에는 RSV의 F 및 SH gene 부위의 염기서열을 기존 분리주와 비교 분석하는 방법 (24)이나 G 

단백질에 대한 제한효소에 의한 절단 양상에 따라 유전자형을 확인하는 방법으로 이루어졌다 (14). 그래서 이 시기의 연구는 G 유전자의 

SVR 부분을 증폭하여 분석한 본 연구와 비교하기에는 제한적인 부분이 있다. 하지만 이후 연구부터는 G 유전자를 분석하는 연구가 주를 

이루었는데 2008/2009 절기에 RSV-B BA9 genotype과 BA10 genotype이 유행하였으며 (15, 25), 2010/2011, 2013/2014절기에

는 BA4 (16, 26)나 BA9가, 2015/2016절기부터는 지속적으로 BA9가 유행하는 것으로 보고하고 있다 (15, 20). 그리고 최근 1990년

부터 2018년까지 28년 동안 HRSV의 분자역학적 연구를 진행한 바에 의하면, 1990/1991절기부터 1998/1999절기 까지는 RSV 

B-SAB2, GB4, GB2 형이 확인되었고 1999/2000절기에서 2005/2006절기에는 다양한 유전자형이 있었으나 주 우점종은 GB3이었으

며, 이후 절기에서부터는 BA9가 주로 유행하는 것으로 밝혔다 (15). 국내에서 진행된 기존의 여러 연구로 보아 2006/2007절기부터는 

RSV-B BA genotype 만이 유행하는 것으로 보이며, 본 연구에서도 BA genotype만 확인되어 일치하는 것으로 나타났다 

Fig. 1. Phylogenetic trees for RSV-B based on the second hypervariable region of the G protein. Trees using the neighbor- 

joining method with maximum composition likelihood in MEGA 4. Bootstrap values were 1,000 iterations. Sample collected 

from different groups are indicated by symbols as follows: ◆, B group; ●, C group; ■, D group. 



JBV Journal of

Bacteriology and Virology VOL 50. NO 2. June 2020

130 Copyright � 2020 Journal of Bacteriology and Virology

4건의 RSV 집단발생으로 알아본 바에 따르면, 영유아의 개인용 공간이 확보되지 않은 2017년 7월 이전에 신설된 산후조리원의 경우 운

용 가능한 면적 자체가 넓지 않았다. 그러므로 신생아실 내 냉 · 난방기 가동 시 실내 기온의 편차 발생이나 신생아의 입 ·퇴원이나 재원일 

수를 감안하여 bassinet의 위치를 변경하는 등의 운영 방식을 제한하기에는 한계가 있는 것으로 보였다. 또한 상주의사의 부재는 간과할 

수 없는 문제점으로 확인되었다. 그렇기 때문에 RSV 유행시기에는 의료관련감염 표준예방지침에 따라 표준주의와 접촉주의를 철저하

게 적용하는 것이 필요하다. 호흡기 증상이 있는 의료진 및 종사자의 근무를 제한하는 등의 호흡기감염 예방 감염관리 수칙을 철저하게 

따르는 것이다. 그리고 신생아의 경우 발열 없이 경미한 호흡기증상을 보이는 등의 RSV로 인한 감염이 의심이 된다면 증상을 보이는 

환자는 즉시 격리하여 확산을 방지하고 노출된 인원을 파악하여 RSV 진단 검사 등의 적절한 조치가 이루어질 수 있도록 신속하게 대응

하여야 한다.

RSV 유전자 분석을 통하여, RSV-B의 주요 유행 genotype은 BA genotype 인 것으로 확인하였고 모두 BA9 genotype이었다. 이 아형

은 전 세계적으로 널리 퍼져 있는 유전형으로 G gene의 60개 nucleotide duplication가 BA9 genotype의 진화에 이점을 주기 때문에 

숙주 면역반응의 회피를 유도하여 세계적인 분산 및 전파에 기여하는 것으로 보고 있으며 진화속도도 다른 genotype에 비해 빠른 것으

로 알려져 있다 (23). 

본 연구는 ‘부산’이라는 지역적인 제한점과 ‘2017/2018절기’에만 국한되어 있는 시기적인 제한점이 있다. 그러므로 광범위한 지역과 연

속된 여러 절기를 대상으로 지속적으로 연구하여 RSV의 특성을 파악하는 노력이 필요할 것으로 판단된다. 하지만 이런 제한점에도 불구

하고 본 연구는 산후조리원에서 발생하는 RSV 집단발생 감염관리 대책 마련과 진단제제, 치료제 및 백신개발 등의 감염예방 대책 마련에 

중요한 기초자료로 활용될 수 있을 것으로 기대한다.
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